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摘要：该文主要讲述随着下一代测序技术（next-generation sequencing）的快速发展，生物信息数据产生了大量的小片段序列。像
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可得知该文件的格式版本为1.0，参考测试序列为chr20，长度为
















































包括一体化的碱基调用和浏览器（base caller and viewer），它能使用Maq和Bowtie两种比对定位的分析软件。这两种软件主要采用
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